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在中国的长江中下游曾经同时分布和栖息着

2种淡水豚类(白鱼豚Lipotes vexillifer和长江江豚

Neophocaena asiaeorientalis), 这曾是全世界范围内

非常独特的现象。然而, 不幸的是, 由于过度捕捞

与非法渔业、环境污染、密集航运、沿岸工程、

围湖造田、水利开发等人为活动的不利影响, 白鱼
豚在过去几十年里种群急剧衰退, 并于2007年被中

外科学家宣布为 “功能性灭绝”[1]。实际上, 21世纪

以来的20多年里, 已经没有再在野外发现任何白鱼

豚个体 , 该物种的野外种群很可能已经灭绝了。

白鱼豚的灭绝被评为“2007年十大人为灾难”——
代表着近50年来第一个在地球上消失的大型水生

脊椎动物, 而且是受人类活动影响导致灭亡的第一

种大型哺乳动物。

白鱼豚的灭绝使得长江江豚的生存状况, 特别

是它会不会步白鱼豚的后尘走向灭绝, 受到前所未

有的关注。与白鱼豚的快速衰退类似, 长江江豚的

数量在20世纪90年代的时候有大约2700头, 此后就

经历了持续的衰退。根据最近几次全江段科考结

果来看, 2006年长江江豚的数量还有大约1800头,
到2012年的时候只有1045头, 呈现加速衰退的趋势,
但2017年调查结果显示长江中江豚数量为1012头,
衰退趋势得到了一定程度的缓解 , 不过2012和
2017年的全江段豚类调查中发现长江干流种群仅

剩500头左右
[2], 种群生存现状岌岌可危。不过, 让

人感到欣慰的是, 近年来随着国家生态文明建设和
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长江大保护战略的实施, “共抓大保护, 不搞大开

发”越来越深入人心。受此影响, 长江江豚的种群

数量实现历史性转折, 止跌回升, 在2022—2023年
开展的最近一次全流域长江江豚科考结果显示, 长
江江豚种群数量约为1249头, 较之前的种群数量出

现了大约20%的增长。

传统上长江江豚与全世界的其他江豚种群(分
布于西太平洋和印度洋沿海水域)被归入单一的物

种江豚Neophocaena phocaenoides。但考虑到长江

江豚只分布在长江中下游的淡水水域, 其栖息环境

与生活在海洋的江豚有着显著的不同, 因此长江江

豚的进化独特性, 特别是长江江豚与海洋江豚之间

的遗传差异与分化一直受到鲸类生物学家和保护

生物学家的广泛关注。

早在20世纪70年代, 瑞士学者Pilleri等[3]
就注意

到来自印度、巴基斯坦、日本和长江的江豚标本

存在形态与解剖差异, 提出把分布于印度洋巴基斯

坦、印度沿岸的江豚归为Neophocacna phocaenoi-
des, 分布于日本沿岸的江豚为Neophocaena suna-
meri, 而把分布于中国沿岸和长江中的江豚命名为

Neophocaena asiaeorientalis。此后的很长一段时间

里, 江豚三亚种划分的观点, 显然得到更普遍的接

受。从20世纪90年代开始, 南京师范大学周开亚教

授团队开始根据一系列形态标记, 系统地揭示了不

同江豚亚种/种群之间显著的分化。如高安利等
[4]

根据疣粒区宽度和疣粒列数将南海种群与其他2个
种群分开, 而通过背脊高度和疣粒列数将长江种群

与黄海种群分开: 江豚指名亚种的背脊始于体背后

部 , 体背部疣粒区宽48—120 mm, 疣粒列数10—
14列, 分布稀疏; 北方亚种的背脊始自体长之半或

其前, 高通常在16 mm以上, 疣粒区宽3—12 mm, 疣
粒列数1—9列, 排列紧密; 江豚长江亚种的背脊始

自体长之半或其前, 高通常不超过15 mm, 疣粒区

宽2—8 mm, 疣粒列数2—5列。此外, 相较于海洋

产江豚, 长江亚种体围较大、体脂较厚; 成体的颅

基长较小; 牙齿数相对最少; 颖窝、鼓围耳骨较

长、枕裸较宽; 尾椎数目较其他两个种群的多, 寰
椎椎棘较长, 最末一个具明显横突的椎体的序列位

置较靠近尾端; 第1胸椎较高, 胸肋数目较少; 胸骨

宽大于黄海种群的胸骨宽, 而胸骨长小于南海种群

的胸骨长。

从20世纪90年代开始, 分子生物学的方法和技

术不断进步, 推动江豚等海洋哺乳动物的遗传与进

化研究逐步走向深入。如Yang 等[5, 6]
通过mtDNA

控制区序列测定和分析, 揭示了中国水域江豚显著

的种群分化和遗传结构, 特别是长江江豚与黄海江

豚和南海江豚的分化水平高于两个海洋江豚种群

之间的分化水平。研究还发现长江江豚的遗传多

样性水平较低, 而东亚江豚的核苷酸多样性和单倍

型多样性最高, 从而提出江豚的黄海起源假说, 并
推测它们在较近的历史时期发生种群分化。Chen
等

[7]
和Li等[8]

分别基于核DNA微卫星标记和核基因

的单核苷酸多态性位点(Single nucleotide polymor-
phisms, SNPs)发现长江江豚和海洋江豚之间的基

因流水平非常低, 提示存在一些阻隔或屏障限制了

他们之间的基因交流。Zheng等 [9]
通过线粒体 D-

loop 全长作为遗传标记 , 同样支持长江江豚的

DNA 核苷酸多样性和单倍型多样性低于海洋江豚,
推测它们在较近的历史时期发生过建群者事件并

经历了瓶颈效应。

随着江豚不同种群之间显著遗传结构和种群

分化的揭示, Neophocaena属的分类, 特别是传统上

认为该属只有单一物种的观点, 受到了越来越多和

更强有力的挑战。Wang等[10]
发现江豚的两种形态

型(宽脊型和窄脊型)的背部疣粒区显著不同, 两者

在mtDNA水平也存在显著的遗传分化, 推测在1.8
万年前末次冰期时已出现生殖隔离, 结合形态学证

据
[11]
进而提出江豚包括2个独立物种, 即印太江豚

(Neophocaena  phocaenoides)和窄脊江豚 (N.  asia-
eorientalis)。虽然他们把长江江豚也归入窄脊江

豚, 作为窄脊江豚的淡水亚种——长江江豚(N. a. asia-
eorientalis), 但由于他们的遗传学研究并没有包括

长江江豚, 因此有关长江江豚的分类地位及其与海

洋江豚的进化关系, 仍需要得到进一步的解决。

近年来, 随着组学时代高通量基因组测序技术

和生物信息学分析方法的快速发展, 大大推动了比

较基因组学、种群基因组学和系统发育基因组学

在生物进化与适应研究中的应用, 使得进化历史、

系统发育和适应机制的研究出现了前所未有的机

遇。南京师范大学联合华大基因公司和美国哈佛

大学等, 完成了长江江豚的基因组从头(de novo)测
序, 结合来自长江和中国沿海不同水域48只江豚样

品的全基因组重测序, 鉴定了超过1300万个基因组

单核苷酸多态位点(Single nucleotide polymorphisms,
SNPs), 并基于此开展了深入的种群基因组学分析,
获得了一系列创新的发现

[12], 主要包括: 系统发育

树重建把江豚聚为相互独立的三支, 分别对应于长

江江豚、来自台湾海峡以南水域的宽脊江豚和来

自台湾海峡以北水域的海洋窄脊江豚(图 1); 种群

结构分析、主成分分析(Principal components analy-
sis,  PCA)、血缘一致性(Identity by descent,  IBD)、
连锁不平衡(Linkage disequilibrium, LD)、种群历
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史动态(Population demographic history)等分析 , 都
支持长江江豚与海洋江豚之间存在着显著而稳定

的遗传分化, 已形成独立的进化支系; 基于贝叶斯

因子(Bayes factors)的物种描述分析也支持江豚的

3物种模型要优于2物种的划分; 宽脊江豚与窄脊江

豚支持的分化可以追溯到10万年之前, 而长江江豚

与海洋窄脊江豚之间的分化则在0.5—4万年前, 提
示末次冰期前后的海平面波动导致了长江淡水江

豚种群的形成和进一步的物种分化。该研究还发

现了生活在淡水的长江江豚与生活在高盐环境的

海洋江豚之间在一系列与渗透调节相关的基因(如
与肾脏水稳态、加压素调节的水重吸收、尿素转

运等有关的基因ADCY1、DYNC2H1 和SLC14A2, 及
与肾素- 血管紧张素系统功能相关的基因ACE2
等)检测到明显的正选择作用, 提示长江江豚为了

适应与海洋高盐环境完全不同的淡水低渗环境, 已
经出现了渗透调节能力的适应性进化, 从而确保在

淡水环境下维持体内的水盐平衡。这与早期倪建

英等
[13]
关于江豚小肾结构指数的测定结果相吻合:

来自黄海的江豚小肾结构指数明显高于长江江豚,
提示前者具有较高的尿浓缩能力, 而对尿的分析所

获结论也与此基本相同, 即长江江豚的尿渗透浓度

及钠、 钾、 钙、 镁离子的浓度都不同程度地低于

黄海沿岸的江豚标本, 反映出二者对所栖水域的不

同渗透浓度的适应。

显然, 从形态、解剖、生理、遗传和基因组方

面揭示的长江江豚与海洋江豚之间显著的遗传分

化, 特别是因栖息于不同咸度水环境, 而在渗透调

节方面表现出的适应性进化, 提示它们之间已经完

全缺乏基因交流而出现了生殖隔离, 从而支持把长

江江豚单独作为一个物种, 从窄脊江豚中独立出来

提供了有力的证据。换言之, 我们的研究有力支持

将传统的江豚划分为3个物种: 印太江豚、东亚江

豚和长江江豚。

长江江豚独立物种地位的确定, 充分凸显了该

物种在遗传、生态和进化等方面的独特性, 及其保

护上的重要性和紧迫性。在白鱼豚从长江中功能

性灭绝后, 长江江豚无疑可以作为长江生物多样性

与生态系统保护的旗舰物种。国家长江大保护战

略的实施, 其成败得失, 很大程度上可以体现于长江

江豚是否能在长江中可持续生存并实现种群的复壮。

今后, 关于长江江豚与海洋江豚(包括印太江

豚和东亚江豚)之间的适应性差异与物种分化, 特
别是东亚江豚和长江江豚在物种分布重叠区(长江

口水域)之间是否存在渐渗杂交(Introgression), 也
需要更多的生态学、遗传学、基因组学和进化发

育生物学证据, 从而进一步阐明长江江豚的进化独

特性, 并为其物种有效性提供更多的证据。此外,
需要通过先进的遗传学和基因组学技术全面揭示

长江江豚的遗传多样性, 及其不同江段种群之间及

干流种群与通江湖泊种群(如鄱阳湖种群和洞庭湖

种群)之间遗传结构和种群分化。总之, 揭示长江

江豚的进化独特性(特别是物种形成与淡水适应机

制), 遗传多样性与分布格局及其对人为影响与全

球变化的响应与适应, 对制定该物种及其遗传多样

性的保护与管理措施(如保护区与保护地建设、迁

Narrow ridge

Yangtze finless porpoises

Wide ridge

图 1    基于江豚全基因组SNPs构建的系统发育树, 显示长江江豚(Yangtze finless porpoise)单独聚为一支, 与海洋窄脊江豚(东亚江

豚)具有姊妹关系
[12]

Fig. 1    Phylogenetic reconstruction of finless porpoises based on the whole genome SNPs data, showing the Yangtze River constitutes an
independent clade which has sister relationship with marine narrow-ridged finless porpoises (East Asia finless porpoise) [12]
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地保护种群的遗传管理、人工繁育个体的野化放

归等), 以及长江大保护成效的监测与评估, 提供科

学指导和技术支持, 具有至关重要的作用。
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